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Via brevissima natura movens est – gamta juda trumpiausiu keliu – ðio viduramþiø filosofijos áþymy-
biø skelbtojo principo racionalumà pripaþásta ir ðiuolaikinis mokslas. Straipsnyje atskleidþiami làste-
lës lygmens biocheminiø procesø mechanizmai, rodantys sudëtingà, taèiau ekonomiðkà, maþiausio-
mis sànaudomis veiksenà. Baltymø susilankstymas yra vienas ið sudëtingiausiø biocheminiø procesø,
lemianèiø baltymø prigimtiniø struktûrø susiformavimà. Baltymo struktûros praradimas yra daþnai
nesuderinamas su gyvybe arba sukeliantis neurodegeneratyvias ligas. Baltymai yra gyvø organizmø
darbiniai arkliai, vykdantys jiems DNR nubrëþtas funkcijas. Baltymø ávairovæ sukelia tik dvideðimt
aminorûgðèiø – statybiniø baltymø blokø, struktûriniø vienetø. Baltymai yra panaðûs ne tik amino-
rûgðèiø sudëtimi, bet ir tvarka, kuria aminorûgðtys iðsidësto baltymo molekulëje. Kiekvienas funk-
ciðkai aktyvus baltymas làstelëje dar turi savo erdvinæ struktûrà, kuri ágyjama spontaniðkai baltymui
susilankstant. Kokiu bûdu baltymas ágyja savo prigimtinæ struktûrà yra viena didþiausiø modernio-
sios struktûrinës biologijos problemø.
Pagrindiniai þodþiai: baltymai, susilankstymas, tikslingumas, prigimtinë struktûra, maþiausios sà-
naudos.
Vienas reikðmingiausiø viduramþiø filosofijos
pasiekimø buvo gamtos tyrimo metodologi-
jos kûrimas. Ne tik Oksfordo empirinës kryp-
ties reiðkëjai, pradedant Robertu Grossetes-
te’u, bet ir kitos scholastikos áþymybës tvirti-
no taupumo principà (principium parsimo-
niae). Gamta viduramþiø mokslininkams ro-
dësi esanti sudëtinga, taèiau ji funkcionuojanti
taupiai, maþiausiomis sànaudomis, joje nëra
nereikalingø prieþasèiø, yra tik tos, kuriø rei-
kia, kad reiðkinys atsirastø. Naujaisiais amþiais
tai kartojo Isaccas Newtonas: gamta nieko ne-
daro veltui, ir bûtø nenaudinga daugybæ da-
ryti tai, kà galima atlikti su maþesniu skaièiu-
mi; gamtai nebûdinga prabanga nereikalingo-
mis prieþastimis.
Ðiame straipsnyje ið atliktø baltymø struk-
tûrø tyrimø rûpi parodyti gamtos tyrimo me-
todologijà kûrusiøjø pastangø iðliekamàjà ver-
tæ. Baltymø struktûros susidaro ir funkcionuo-
ja taupiai, maþiausiai eikvodami energijà, ir
net labai sudëtingai veikdami baltymai nieko
nedaro veltui – sudëtinga jø veiksena jiems bû-
tina, o galimi atsitiktiniai nukrypimai su gyvy-
be nesuderinami arba sukeliantys ligas.
Gyvybës kodas. Sakoma, jei DNR (dezok-
siribonukleino rûgðtis) lemia gyvybæ, tai bal-
tymai yra pati gyvybë. Baltymai yra gyvø or-
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ganizmø darbiniai arkliai, atliekantys savo pa-
reigà, kurià nubrëþë DNR genetinis kodas.
Genetinis kodas yra biologinë gyvybës kalba.
DNR biologine kalba tarpininkui RNR (ribo-
nukleino rûgðtis) perduoda informacijà, koks
ir kokios struktûros baltymas làstelëje turi bûti
susintetintas. Teigiama, jog baltymai yra bio-
loginës kalbos „veiksmaþodþiai“ ir, be kitø
funkcijø, katalizuoja biochemines gyvybës re-
akcijas. Toks kodavimo ir informacijos perda-
vimo procesas vadinamas molekulinës biolo-
gijos pamatiniu teiginiu, nes visos Þemëje
esanèios gyvybës, taip pat þmoniø, buvimas tie-
siogiai nuo to priklauso.
Visos gyvybës sistemos pasiþymi specifine
tvarka, organizacija bei gebëjimu nustatyti ir
palaikyti tam tikrà molekuliø tvarkà ir orga-
nizacijà laike ir erdvëje; gebëjimu perduoti ðias
savybes kitoms generacijoms. Visø gyvybës
formø molekulinës tvarkos ir organizacijos kil-
më yra genetinë. DNR molekulë yra pirminis
molekulinës tvarkos generatorius.
XX a. paskutiniais deðimtmeèiais buvo ma-
noma, jog þmogaus genome yra uþkoduota
apie 100,000 skirtingø baltymø sekø. Tokia
nuomonë atrodë visai pagrásta: þmogaus or-
ganizmas be galo sudëtingas, kiek daug jame
procesø, o kiek ligø! Þmogaus Genomo pro-
jektas, prasidëjæs 1990 m., buvo tarptautinë
mokslinë iniciatyva perskaityti (iðkoduoti)
þmogaus genomà, t. y. nustatyti sekà, kuria ið-
sidëstæ DNR struktûriniai vienetai (cheminës
baziø poros) ir identifikuoti numanomà þmo-
gaus genomo genø skaièiø. 2000 m. paskelbti
pirmieji duomenys, o 2003 m. balandþio mën.
projektas buvo visiðkai baigtas – perskaityta
þmogaus (Homo sapiens) DNR seka. Pasiro-
dë, jog þmogaus genomas sudarytas ið daugiau
nei 6 milijardø struktûriniø vienetø – chemi-
niø baziø porø. Gyvybës knyga, visos geneti-
nës informacijos pateikimas popieriuje, sudarë
800,000 puslapiø. Apdorojus gautus duome-
nis paaiðkëjo, kad þmogaus genome yra daug
maþiau genø nei buvo manyta – 20,000–25,000
vietoje manytø 80,000–140,000, be to, maþiau
koduojama ir skirtingø baltymø sekø, tikriausiai
apie 30,000–40,000. Nustatyta, jog tik 2–3% ge-
nomo koduoja baltymus. Likusi dalis panau-
dojama genø aktyvumui reguliuoti. Kitaip ta-
riant, genomas yra pilnas „metainformacijos“,
t. y. informacijos apie save. Perskaitytos ge-
netinës informacijos apdorojimas tebevyksta
ir ðiandien, nes gautà informacijà dar reikia
interpretuoti.
Þmogaus genomo iððifravimas yra vienas
didþiausiø visø laikø moksliniø pasiekimø. Pir-
mà kartà þmonijos istorijoje galima atsiversti
ir perskaityti biologinæ gyvybës knygà – þmo-
gaus genomà. Jei ið literatûrinës produkcijos
galima suprasti laikmetá ir pasaulá, kuriame
gyvenama, ir galbût jo krypsmà, tai technolo-
gijos ir informacijos amþiuje sàveika tarp þmo-
gaus ir pasaulio pakito – þmogus koduojamas
kitu kodu. Perskaitytas þmogaus genomas itin
reikðmingas tokioms veiklos sferoms, kaip mo-
lekulinë medicina (greitesnë ir ankstyvesnë li-
gø diagnostika, genetinës ligø prieþastys), far-
macijos pramonë (naujø vaistø kûrimas, genø
terapija), bioarcheologija, antropologija, teis-
mo medicina. Tikëtina, jog atsirado galimybës
ne tik perkoduoti þmogaus genomà ir perkelti
á kità matavimo sistemà – nanocheminæ ar skait-
meninæ. Nauja informacija ne tik atvërë nau-
jas galimybes, bet ir iðkëlë bioetikos problemø,
kurios yra sprendþiamos, remiantis 1997 m.
UNESCO paskelbta Visuotinë þmogaus geno-
mo ir þmogaus teisiø deklaracija. 2003 m. pri-
imta Visuotinë þmogaus genetiniø duomenø de-
klaracija nustatë etinius principus, kuriø turi
bûti laikomasi renkant, analizuojant, saugant
ir naudojant þmogaus genetinius duomenis
(gautus ið biologiniø mëginiø).
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Làstelës darbiniai arkliai. Kodël baltymai
vadinami làstelës darbiniais arkliais arba bio-
loginës kalbos „veiksmaþodþiais“? Baltymai
dalyvauja visuose procesuose, kurie bûdingi
gyvybei: genø raiðkos, genomo dauginimosi,
làsteliø programuotos mirties, cheminës ener-
gijos virsmo mechanine, fotosintezës, kvëpa-
vimo, signalo perdavimo, imuninës sistemos
ir kituose vyksmuose. Baltymai dalyvauja ðiø
procesø etapuose, atlikdami ávairias funkcijas:
riðasi su tam tikromis DNR sekomis, taip blo-
kuodami ar inicijuodami kitus vyksmus, trans-
portuoja molekules, katalizuoja chemines re-
akcijas, dalyvauja informacijos perdavime tarp
làsteliø, kontroliuoja molekuliø patekimà á làs-
telæ bei jos organeles ir yra làstelës struktûri-
niai statybiniai blokai. Todël baltymai yra la-
bai parankûs kaip vaistiniai preparatai. Panau-
dojus biotechnologijos pasiekimus, XX a. 7-
tajame deðimtmetyje susiformavo biofarma-
cijos pramonë. Pirmasis baltymas, gautas bio-
inþinerijos metodais ir patvirtintas atsakingø
institucijø terapiniam panaudojimui, buvo
þmogaus insulinas. Kompanija gamintojas Ge-
nentech já pateikë rinkai (kartu su kompanija
Eli Lilly) 1982 metais. Ðiandien biofarmaci-
niø vaistiniø preparatø pardavimø apimtys sie-
kia ðimtus milijardø doleriø, o ði pramonës ða-
ka laikoma viena perspektyviausiø. Vis dau-
gëja þiniø apie ligø mechanizmus ir jø geneti-
ná pagrindà, todël biofarmacijos pramonës
ámonës skuba investuoti á tø baltymø tyrimus,
kurie bûtø perspektyvûs ligoms gydyti ir jø pre-
vencijai. Biofarmacijos pramonës variklis yra
ir naujos technologijos, kurios daug efektyviau
leidþia mokslininkams tyrinëti baltymus, to-
bulinti jø, kaip vaistiniø preparatø, patekimo
á organizmà bûdus.
Norint pasinaudoti Þmogaus Genomo
projekto rezultatais, pajungiant baltymus þmo-
gaus sveikatinimui, reikia suprasti baltymø pri-
gimtá, jø struktûrà. Làstelës lygmens procesai
savo veiklà organizuoja paèiu efektyviausiu ke-
liu, ir todël baltymai yra ne iðimtis. Efektyvu-
mo samprata molekulinëje biologijoje grin-
dþiama bendràja efektyvumo samprata. Pana-
ðiai kaip deramai organizuotoje teorijoje mak-
simalus iðvadø skaièius gaunamas ið minimalaus
pradiniø sàvokø ir principø skaièiaus, taip mini-
malus baltymø struktûriniø vienetø skaièius de-
terminuoja visà baltymø ávairovæ. Baltymas yra
linijinë molekulë, sudaryta ið statybiniø blokø,
struktûriniø vienetø, vadinamø aminorûgðtimis.
Baltymø ávairovæ sukelia tik dvideðimt amino-
rûgðèiø, iðsidësèiusiø tam tikra tvarka, bûdinga
individualiam baltymui (1 pav.).
Aminorûgðtys, jungdamosi viena su kita
cheminiais ryðiais, formuoja linijines grandi-
nes. Patys baltymai gali egzistuoti kaip viene-
tinës grandinës arba sudaryti daugybines gran-
dines. Taigi baltymas yra rinkinys vieno ar ke-
liø grandiniø, tarpusavyje laikomø cheminiø
jungèiø, kurios ir stabilizuoja ðio komplekso
susidarymà ir palaikymà (2 pav.).
Iki Antrojo pasaulinio karo manyta, jog
baltymai skiriasi vienas nuo kito tik amino-
1 pav. Scheminis baltymo, linijinës molekulës,
vaizdas. Raidëmis paþymëtos aminorûgðtys
(kiekviena ið 20 aminorûgðèiø turi savo vienraidá
kodà), sudaranèios linijinæ grandinæ.
Aminorûgðtis cisteinas (paþymëta C raide)
sudaro jungtis su kitu cisteinu
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rûgðèiø sudëtimi, neatsiþvelgiant á tai, kokia
tvarka tos aminorûgðtys yra iðsidësèiusios
grandinëje. 1951 m. Frederickas Sangeris at-
rado bûdà, kaip nustatyti aminorûgðèiø sekà
baltymo molekulëje (Sanger and Tuppy, 1951).
Jis su kolegomis nustatë baltymo insulino ami-
norûgðèiø sekà. Paaiðkëjo, jog tie patys balty-
mai yra ne tik panaðûs savo aminorûgðèiø su-
dëtimi, bet turi ir tà paèià aminorûgðèiø sekà.
Tyrinëjant baltymø sekas pradþioje many-
ta, jog baltymai gali bûti nestruktûrintos mo-
lekulës, formuojanèios gijas. Toks poþiûris ið-
këlë naujà problemà: kaip tø paèiø baltymø
aminorûgðèiø sekos panaðumas lemia ðiø bal-
tymø funkcijø panaðumà? Buvo pastebëta, jog
kaitinant baltymus aukðtose temperatûrose ir
vël juos atðaldant, baltymai ið dalies arba vi-
siðkai praranda savo funkcijà, nors cheminis
baltymo vientisumas ir aminorûgðèiø seka bal-
tymo molekulëje nepakito. Tuomet kilo idë-
ja, jog baltymø grandinës gali bûti sulanksty-
tos (angl. folded) tam tikru bûdu, ágyti erdvi-
nes, vadinamàsias tretines, struktûras (3 pav.).
Baltymo struktûra pirmà kartà buvo nu-
statyta 1958 m. Johnas Kendrewas (Kendrew
et al. 1958). Jis raðë, jog baltymas „mioglobi-
nas yra komplikuota spiraliniø vijø sistema,
kartais einanti tiesiai, o kartais sukanti á kairæ
vël nauja kryptimi dar labiau komplikuota ir
netaisyklinga, nei numatë ankstesnës baltymø
struktûros teorijos“. Daugëjant duomenø apie
baltymø struktûras paaiðkëjo, jog baltymo
funkcija susijusi ne tik su baltymo linijine se-
ka, bet ir su baltymo erdvine struktûra. Ði te-
orija puikiai atitiko faktus, jog fiziniai ir/ar
cheminiai veiksniai, tokie kaip karðtis, drus-
kø koncentracijos, rûgðtinës/ðarminës aplin-
kos pasikeitimas, sàlygoja tam tikrø baltymø
veiklà. Dël ðiø veiksniø átakos suardoma erd-
vinë struktûra ir todël prarandama baltymo
funkcija.
Nauji baltymo struktûros tyrimai iðkëlë ir
naujus klausimus: kas lemia baltymø susilanks-
tymà? Kokiu bûdu baltymai ágyja tik jiems bû-
dingà erdvinæ struktûrà? Kodël sekos, turin-
èios panaðià aminorûgðèiø sekà, panaðiai su-
silanksto? Ar baltymo susilankstymà lemia tik
jo aminorûgðèiø seka?
Teiginiui, jog baltymo prigimtinë (angl. na-
tive – apibrëþta erdvinë struktûra, kurià ágijæs
baltymas atlieka savo funkcijas) struktûra yra
uþkoduota jo aminorûgðèiø sekoje, patvirtin-
ti reikëjo keliø deðimtmeèiø átempto teorinio
ir eksperimentinio darbo. Didþiausius darbus
ðioje srityje nuveikë Cyrus Levinthalis, Rufus
Lumry’is, Howardas Florey’us, Christianas
Anfinsenas (Nobelio premija 1971 m.), Pete-
ris Privalovas, Frederickas White’as, Edgaras
2 pav. Baltymo hemoglobino molekulë (erdvinis
vaizdas), sudaryta ið keturiø grandiniø –
dviejø alfa (α1 ir α2) ir dviejø beta (β1 ir β2)
3 pav. Baltymas iki ir po susilankstymo. Raidës
þymi atitinkamas aminorûgðtis; parodyta nedidelë
linijinës grandinës dalis
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Haberis, Olegas Pticynas. Ið tiesø, baltymø su-
silankstymas yra gráþtamasis procesas. Pa-
vyzdþiui, pakëlus temperatûrà, baltymas iðsi-
lankstys, bet gràþinus buvusias sàlygas, vël su-
silankstys – atsistatys buvusi, prigimtinë struk-
tûra. Susilankstymo proceso gráþtamumas ro-
do, jog baltymo prigimtinë struktûra uþkoduo-
ta jo pirminëje aminorûgðèiø sekoje. Nustaty-
ti baltymo struktûrà svarbu dël praktiniø prie-
þasèiø: ágyvendinant didelius projektus, pa-
vyzdþiui, Þmogaus Genomo, sukaupta daug
informacijos apie þmogaus DNR sekas, kurias
reikia interpretuoti funkcijos poþiûriu. Bûtø
naudinga numatyti prigimtines baltymø struk-
tûras, nes eksperimentiðkai nustatyti, kokià
funkcijà atlieka naujas identifikuotas balty-
mas, trunka pakankamai ilgai ir kainuoja bran-
giai. Individualiø baltymø struktûrø, o kartu jø
funkcijø numatymas leidþia detaliai apibûdinti
cheminá procesà, kurá naudodami ðie baltymai
atlieka savo funkcijas. Toks tyrimas yra neatsie-
jama biofarmacijos pramonës dalis kuriant nau-
jus vaistus,  atliekant vaistø taikiniø paieðkà.
Làstelës „egzistencinis rûpestis“. Baltymø
struktûros sprendimui pasitelkiamas visas
ðiuolaikinis arsenalas technologiniø priemo-
niø, áskaitant algoritmus. Taèiau klausimas,
kaip baltymas spontaniðkai suformuoja struk-
tûriðkai apibrëþtà biologiðkai aktyvià struktû-
rà, lieka atviras. Kodël iki ðiol neatrastas uni-
versalus susilankstymo kodas ar algoritmas,
numatantis susilankstymo eigà ir jo rezultatà
nuo linijinës grandinës iki prigimtinës balty-
mo struktûros? Galima teigti, jog visi algorit-
mai pateikia pernelyg supaprastintà vaizdà
ypaè sudëtingo làstelëje vykstanèio proceso.
Baltymø susilankstymo procesas làstelëje (in
vivo) vyksta labai greitai. Bakterijø làstelëje
baltymo sintezës greitis yra apie 20 aminorûgð-
èiø per sekundæ, þmogaus làstelëje – apie 5
kartus lëtesnis. Susilankstymas yra specifinis
procesas, o þmogaus genomas koduoja apie
35,000 skirtingø baltymø sekø; làstelëje tuo pa-
èiu metu vyksta daugelio baltymø sintezë. Kiek-
vienas baltymas turi susilankstyti specifiðkai ir
rasti savo tikràjá susilankstymo kelià greitai, pa-
neigiant skaitlingas susilankstymo alternatyvas
(Holm and Sander, 1996). Iðsiaiðkinti, kaip ðis
procesas vyksta, yra viena didþiausiø moder-
niosios struktûrinës biologijos problemø.
Baltymø susilankstymas, kaip ir kiti làste-
lëje vykstantys procesai, atitinka „maþiausios
energijos“ principà, t. y. susiformavusi prigim-
tinë baltymo struktûra yra struktûra, esamo-
mis sàlygomis turinti maþiausià laisvàjà ener-
gijà (Anfinsen, 1973). Tad baltymai susilanks-
to taupiai, maþiausiomis sànaudomis.
Pagrindinis klausimas èia – per kiek laiko
baltymas randa savo maþiausià energijà ati-
tinkanèià struktûrà? Tai tikrai sudëtingas pro-
cesas, nes yra nepaprastai didelis skaièius ga-
limø baltymo struktûrø. Làstelëje baltymø su-
silankstymas vyksta ypaè perkrautoje ávairio-
mis molekulëmis aplinkoje. Vyksmas èia pa-
naðus á keleivio pastangas sausakimðame au-
tobuse, laikant rankose ryðulius, pereiti ið vie-
no autobuso galo á kità. Taigi ðioje perkrautoje
aplinkoje reikalingas pagalbininkas, kuris „pa-
lydës“ baltymus ir uþtikrins, kad ávyks toks bal-
tymo susilankstymas, koks yra reikalingas làs-
telei. Tie pagalbininkai yra baltymai, vadinami
ðaperonais (angl. chaperone – jaunos mergai-
tës palydovas). Ðaperonai aptinkami visuose or-
ganizmuose nuo bakterijø iki þmogaus, be to,
jø koncentracija làstelëje yra didelë. Ðapero-
nai veikia labai tikslingai ir sumaniai: jie atpa-
þásta tik tokius baltymus, kuriø struktûra dar
neatitinka prigimtiniø, riðasi su tokiais balty-
mais ir padeda jiems struktûrintis.
Ðiame sumanume iðryðkëja làstelës „egzis-
tencinis rûpestis“ baltymais, turinèiais anoma-
lias struktûras. Baltymai nëra labai stabilus esi-
nys. Làsteles paveikus aukðta temperatûra,
sunkiaisiais metalais, tam tikrais antibiotikais,
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baltymø struktûros paþeidþiamos, todël bal-
tymas paranda savo funkcijas. Làstelëje ima
kauptis nestruktûrinti baltymai, kuriø agrega-
tai, santaupos gali bûti mirtini làstelei. Todël
làstelës labai tikslingai panaudoja savo ener-
gijos dalá uþtikrinti, kad baltymai bûtø tinka-
mai sintetinami, struktûrinami ir nukreipia-
mi á atitinkamas làstelës dalis. Jeigu ávyksta
taip, kad baltymai paranda savo prigimtines
struktûras, làstelë turi sukûrusi mechanizmus,
kurie uþkerta kelià nestruktûrintiems balty-
mams – sankaupoms, agregatams – susidary-
ti: baltymai ið naujo suvyniojami, dalyvaujant
ðaperonams, o jei reikia, sunaikinami. Nenuos-
tabu, jog ðie mechanizmai susiformavo paèio-
je evoliucijos auðroje, nes tik jie padëjo làste-
lëms áveikti paþaidas, atsiradusias dël fiziki-
niø ir cheminiø veiksniø, kitaip tariant, padë-
jo prisitaikyti. Organizmui senstant ar turint
ágimtas mutacijas, làstelës apsaugos sistemos
sukurtieji mechanizmai ima nebeveikti, ir pa-
èioje làstelëje arba uþ jos ribø pradeda kaup-
tis nestruktûrinti baltymai. Nustatyta, jog ano-
malios struktûros baltymai, jø sankaupos vai-
dina pagrindiná vaidmená neurodegeneratyviø
(Alzheimerio, Parkinsono, Jakobo-Kreutzfel-
do) ir kai kuriø ágimtø (Huntingtono, cistinës
fibrozës) ligø patogenezëje.
Sudëtinga sukurti algoritmà, numatantá vi-
sas sàlygas, kurios yra in vivo baltymo susi-
lankstymo metu. Taèiau galima numanyti, jog
panaðios baltymø sekos sàveikaus su tais pa-
èiais ðaperonais, kuriø veikiami baltymai ágis
tokià paèià erdvinæ struktûrà. Tuomet galimi
struktûriniai palyginimai manant, jog baltymai
susilankstys tomis paèiomis sàlygomis, t. y.
esant tai paèiai temperatûrai, druskø koncen-
tracijai ir pan. Ámanoma sukurti iðsamø teori-
ná modelá aminorûgðèiø sekai, jeigu bûtø þi-
noma baltymo, turinèio panaðià aminorûgðèiø
sekà, struktûra. Kai kuriø baltymø struktûrai
nustatyti sugaiðtama apie 10 metø, nes ekspe-
rimentiniam struktûros nustatymui branduo-
linio magnetinio rezonanso ar X-ray krista-
lografijos metodais reikia gauti baltymo kris-
talus, o tai yra ne visada lengvas uþdavinys.
Nepaisant gyvybës formø ávairovës gam-
toje, paskutiniuosius tris deðimtmeèius balty-
mø susilankstymo problema, tarpusi grynai te-
oriniø, akademiniø samprotavimø plotmëje,
pasidarë gyvybiðkai bûtina, norint suprasti me-
chanizmus, sukelianèius atsitiktinius nukrypi-
mus nuo baltymø struktûrø tikslingo funkcio-
navimo, nustatyti ligø kilmæ ir nubrëþti jø ávei-
kimo kelius, siekiant iðmokti patiems kon-
struoti baltymø susilankstymo kelius manipu-
liavimo làstele tikslais.
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The article describes the biochemical mechanisms
of the cell showing their complex but economic ac-
tion and purposive activity. The classical example of
such sophisticated phenomenon is protein folding.
Any deviation from the native structure of a protein
results in the development of a disease or becomes
incompatible with life. Most neurodegenerative di-
seases (Alzheimer, Parkinson, Jakob-Creutzfeld) are
suggested as protein aggregation and conformatio-
nal diseases. Proteins are the workhorses of living
organisms, executing the genetic code inscribed in
its DNA. The proteins’ complexity is realized by 20
amino acids. The same proteins are not similar not
only by their amino acid composition, but also by
the sequence of their amino acids. The first idea
THE ORDER OF THE LIFE CODE
Milda Pleckaitytë
S u m m a r y
about protein folding came with the observation that
regardless of unaffected chemical integrity, at high
temperatures proteins lose their enzymatic activity.
Protein function is a consequence of not only the
linear sequence, but also of the overall three-di-
mensional structure of the protein. By executing
the Human Genome Project, more than 35,000 dif-
ferent protein sequences encoded in the human ge-
nome  were identified. A newly synthesized protein
sequence must be able to find its way rapidly to its
correct fold rather than to its countless alternati-
ves. To discover how this happens is one of the
greatest challenges in modern structural biology.
Key words: proteins, folding, purposive activity,
native structure, low input.
